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Хвойные являются ключевыми видами бореальных экосистем. Полное секвенирование, 
сборка и аннотация генома хвойных позволят понять эволюцию этого очень непростого и 
древнего генома, имеющего гигантский размер, который, например, у лиственниц в 
4 раза, а у сосен – в 7–9 раз превышает геном человека. Геномные исследования позволят 
получить важную информацию и разработать высокоинформативные молекулярно-
генетические маркеры, такие как микросателлиты и однонуклеотидные полиморфизмы 
(SNPs), которые могут быть эффективно использованы для определения происхождения 
древесины, изучения и мониторинга генетической изменчивости хвойных лесов, их адап-
тации к изменению климата и для создания селекционных и природоохранных программ. 
 
Ключевые слова: геном, de novo секвенирование, лиственница сибирская (Larix sibirica 
Ledeb.), сосна кедровая сибирская (Pinus sibirica Du Tour), сосна обыкновенная (Pinus 
sylvestris L.), бореальные леса, фитопатогены, лесное хозяйство. 
 

Благодаря научно-техническому прогрес-
су в молекулярной биологии, нанотехноло-
гиях и грандиозным достижениям в создании 
новых высокоэффективных и высокопроиз-
водительных методов массового анализа 
белков, метаболитов и расшифровки после-
довательностей ДНК и РНК (так называемые 
«технологии нового поколения секвенирова-
ния» – «next generation sequencing technolo-
gies») геномные исследования получили 
стремительное развитие и буквально рево-
люционизировали современную биологию и 
биомедицину, став одним из основных двига-
телей их развития за последние 10 лет. Ге-
номные исследования отличает интеграцион-

ный системный подход, при котором изучает-
ся изменчивость индивидуальных признаков 
организмов на уровне всего генома или по 
большому числу генов и маркеров в сово-
купности с изучением изменчивости инди-
видуальных биохимических, физиологичес-
ких и морфологических признаков, экспрес-
сии генов и особенностей среды обитания 
(Крутовский, 2006). Это позволило опреде-
лить у человека гены и аллели, ответствен-
ные за наследственные заболевания, пред-
расположенность к онкозаболеваниям и пси-
хическим расстройствам со сложной этиоло-
гией, за чувствительность к медицинским 
препаратам и т. д. У древесных видов геном-
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ный анализ позволил обнаружить связи меж-
ду аллельной генетической изменчивостью и 
изменчивостью важных адаптивных и селек-
ционно-ценных фенотипических признаков, 
таких как скорость роста, качество древеси-
ны, устойчивость к заболеваниям, замерза-
нию, засухе и т. д. (Eckert et al., 2009a; Gon-
zález-Martínez et al., 2011; Chhatre et al., 
2013). Кроме того, выявление генетических 
механизмов локальной адаптации популяций 
очень важно для разработки научно обосно-
ванных лесоохранных, лесосеменных и лесо-
восстановительных программ, особенно в 
контексте активного обмена и перемещения 
растительного материала (assisted migration) 
для заблаговременного предотвращения не-
благоприятных последствий изменения кли-
мата (Тараканов и др., 2010; Krutovsky et al., 
2012). Популяционный, ассоциативный и 
сравнительный геномный анализ позволяют 
вычленить адаптивную структуру популя-
ций, понять молекулярную эволюцию важ-
ных генов и выявить аллели, находящиеся 
под влиянием различных форм отбора (Krut-
ovsky, Neale 2001, 2005; González-Martínez et 
al., 2006, 2011; Eckert et al., 2009b; Chhatre et 
al., 2013; Koralewski et al., 2014). 

К последним достижениям в области лес-
ной геномики относятся полногеномное сек-
венирование, сборка и аннотирование ги-
гантских геномов ели обыкновенной Picea 
abies (Nystedt et al., 2013), ели белой Picea 
glauca (Birol et al., 2013), сосны ладанной 
Pinus taeda (Neale et al., 2014; Wegrzyn et al., 
2014; Zimin et al., 2014) и других видов 
хвойных (см. таблицу), в том числе листвен-

ницы сибирской Larix sibirica, сосны обык-
новенной Pinus sylvestris и сосны кедровой 
сибирской Pinus sibirica (Krutovsky, 2013; 
Крутовский и др., 2014). 

В 2014 г. стартовал проект «Геномные ис-
следования основных бореальных лесообра-
зующих хвойных видов и их наиболее опас-
ных патогенов в Российской Федерации» под 
руководством автора данной статьи, выиг-
равший мегагрант № 14.Y26.31.0004 от Пра-
вительства РФ (news.sfu-kras.ru/node/13196). 
В рамках этого мегапроекта планируются 
секвенирование, сборка и аннотирование ге-
номов основных российских лесообразую-
щих пород, лиственницы сибирской, сосны 
обыкновенной и сосны кедровой сибирской 
и их наиболее опасных патогенов, в первую 
очередь грибов, входящих в комплексы Ar-
millaria mellea s.l. и Heterobasidion annosum 
s.l., которые вызывают катастрофическое 
усыхание российских бореальных лесов. 
Сравнительный анализ геномов слабо- и 
сильнопатогенных форм позволит нам лучше 
понять механизмы этой патогенности и най-
ти способы борьбы с ней или использования 
на свои нужды, например для быстрого и 
экологически безопасного разложения дре-
весных отходов и получения субстрата, при-
годного для ферментативного получения 
этанола для производства биотоплива как 
альтернативного и возобновляемого источ-
ника энергии. 

Исследования будут осуществлены на базе 
Научно-образовательного центра геномных 
исследований, созданного под руководством 
автора в апреле 2012 г. как структурное под-

Проекты полногеномного de novo секвенирования хвойных 
 

Размер генома 

Вид млрд нук-
леотидных 
оснований 

в соотноше-
нии к геному 
человека 

Ведущая организация (руководитель 
проекта, бюджет, год начала проекта) 

Norway spruce (Picea abies) 19.57 6 Umeå Plant Science Centre, Sweden 
(P. Ingvarsson, $12M, 2010) 

White spruce (Picea glauca) 19.76 6 Université Laval, Canada (J. MacKay, 
$10M, 2010) 

Loblolly pine (Pinus taeda) 
Sugar pine (P. lambertiana) 
Douglas-fir (Pseudotsuga menziesii) 

21.61 
28.90 
18.63 

7 
9 
6 

University of California, Davis, USA 
(D. Neale, $15M, 2011) 

Maritime pine (P. pinaster) 
Scots pine (P. sylvestris) 

23.81 
22.47 

7 
7 

European Union (M.-T. Cervera, INIA 
CIFOR, Spain, $10M, 2012) 

Siberian larch (Larix sibirica) 
Siberian pine (P. sibirica) 

12.03 
23.62 

4 
7 

Siberian Federal University, Russia 
(K. Krutovsky, $2M, 2014) 
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разделение Сибирского федерального уни-
верситета (genome.sfu-kras.ru), и организо-
ванной в 2014 г. лаборатории лесной гено-
мики. Задача секвенирования генома хвой-
ных очень непростая, что вызвано громад-
ным и не связанным с недавней полиплоиди-
зацией размером генома хвойных, который, 
например, у сосен в 7–9 раз превышает геном 
человека (см. таблицу). Причина такого раз-
мера до сих пор не разгадана, хотя, предпо-
ложительно, это связано с избытком высоко-
повторяющихся последовательностей ДНК, 
из которых на 80 % состоит геном хвойных. 

Данные исследования позволят получить 
важную информацию и разработать высоко-
информативные молекулярно-генетические 
маркеры, которые могут быть эффективно 
использованы для определения происхожде-
ния древесины, изучения и мониторинга ге-
нетической изменчивости хвойных лесов, их 
адаптации к изменению климата и для со-
здания селекционных и природоохранных 
программ. Эти же задачи заявлены как прио-
ритетные для лесного хозяйства в Комплекс-
ной программе развития биотехнологий в РФ 
на период до 2020 г., утвержденной Прави-
тельством РФ 24 апреля 2012 г. 

Хвойные леса составляют основу боре-
альных экосистем и имеют не только колос-
сальное экономическое значение. Они также 
оказывают огромное локальное и глобальное 
влияние на экологию и климат, играют ве-
дущую роль в кругообороте углерода. В свя-
зи с этим большую озабоченность вызывают 
проблемы российских бореальных лесов. 
Среди административно-хозяйственных, юри-
дических, природоохранных и экологичес-
ких проблем основными являются незакон-
ные рубки леса, недостаточное естественное 
и искусственное воспроизводство лесов, ги-
бель лесов на больших территориях вследст-
вие воздействия фитопатогенов, различных 
насекомых-вредителей и заболеваний, усу-
губляемая усилившимися в последнее время 
катастрофическими и продолжительными за-
сухами, вызванными, вероятно, глобальным 
изменением климата. Что касается научно-
практических проблем, то среди них нужно 
выделить недостаточное внедрение в селек-
цию современных биотехнологических, ге-

нетических и геномных методов. Все это 
обусловливает важность генетических и ге-
номных исследований хвойных. В последнее 
время благодаря новым методам секвениро-
вания и генотипирования появилась возмож-
ность исследовать популяционные выборки 
по большому числу генов. Примером могут 
служить исследования ладанной сосны – ос-
новного источника древесины в мире, в ко-
торых также участвовал автор. В рамках 
большого интеграционного межинститутско-
го северо-американского лесного геномного 
проекта «Conifer Translational Genomics Net-
work» (dendrome.ucdavis.edu/ctgn) прогено-
типировано около 5000 генов в более чем 
5000 деревьев ладанной сосны, для которых 
также получены данные по фенотипической 
изменчивости большого числа адаптивных и 
селекционно-ценных признаков, а также 
средовые показатели. Обнаружены важные 
ассоциации между определенными геноти-
пами и фенотипами, а также с условиями 
обитания (Chhatre et al., 2013). В настоящее 
время проводится генотипирование более 
35 000 генов в 400 хорошо фенотипически 
изученных деревьях, полученных совместно 
с коллегами в рамках другого большого ин-
теграционного проекта «Pine Integrated Net-
work: Education, Mitigation, and Adaptation» 
(pinemap.org), одной из задач которого явля-
ется поиск генов, контролирующих измен-
чивость важных хозяйственных и адаптив-
ных признаков и связанных с адаптацией к 
средовым факторам, для дальнейшего их ис-
пользования в геномной селекции для полу-
чения генетически улучшенных сортов де-
ревьев, более устойчивых к неблагоприят-
ным факторам среды (Krutovsky et al., 2013; 
Whetten et al., 2012, 2013). 

В заключение необходимо отметить, что 
одной из ближайших важнейших задач, ре-
шению которой геномные исследования мо-
гут существенно помочь, является создание 
популяционно-генетических баз данных из-
менчивости высокоинформативных молеку-
лярно-генетических маркеров в популяциях 
основных лесообразующих пород РФ (Кру-
товский и др., 2014). В свою очередь, для бо-
лее эффективного использования геномных 
методов необходимо создание единых и до-
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ступных баз данных по изменчивости фено-
типических признаков, полученных в много-
численных экспериментах и селекционных 
программах РФ. 
Работа выполнена при частичной финан-

совой поддержке гранта РФФИ № 14-04-
01462а и гранта Правительства РФ «Ге-
номные исследования основных бореальных 
лесообразующих хвойных видов и их наиболее 
опасных патогенов в Российской Федерации» 
(договор № 14.Y26.31.0004), выделенного в 
рамках конкурсной программы государст-
венной поддержки научных исследований, 
проводимых под руководством ведущих уче-
ных в российских образовательных учреж-
дениях высшего профессионального образо-
вания, научных учреждениях государствен-
ных академий наук и государственных науч-
ных центрах Российской Федерации. 
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Conifers are keystone species of boreal forests. Their whole genome sequencing, as-
sembly and annotation will allow us to understand the evolution of the complex ancient 
giant conifer genomes that are 4 times larger in larch and 7–9 times larger in pines than 
the human genome. Genomic studies will allow also to obtain important whole genome 
sequence data and develop highly polymorphic and informative genetic markers, such 
as microsatellites and single nucleotide polymorphisms (SNPs) that can be efficiently 
used in timber origin identification, for genetic variation monitoring, to study local and 
climate change adaptation and in tree improvement and conservation programs. 
 
Keywords: genome, de novo sequencing, Siberian larch (Larix sibirica Ledeb.), Sibe-
rian stone pine (Pinus sibirica Du Tour), Scots pine (Pinus sylvestris L.), boreal forest, 
phytopathogens, forestry. 


